Ergebnisse der Tätigkeit des Nationalen Referenzzentrums für Staphylokokken im Jahr 1998 by Braulke, Christine et al.
Bundesgesundheitsbl - Gesundheitsforsch - Gesundheitsschutz 6·99 | 499
Ch. Braulke · D. Heuck · W.Witte
Robert Koch-Institut, Bereich Wernigerode
Ergebnisse der Tätigkeit des
Nationalen Referenzzentrums
für Staphylokokken im Jahr
1998
Phagensatzes sowie weiterer Bakterio-
phagen für die weiterführende Unter-
scheidung von mehrfach- und methicil-
linresistenten Staphylococcus-aureus-
Stämmen. Die Grenzen der Lysotypie,
insbesondere hinsichtlich der Stabilität
der Lysisbilder bei MRSA über längere
Zeiträume sind bekannt [1]. Für die Be-
arbeitung größerer Stammanzahlen
wird ein Ersatz durch PCR-Verfahren,
die eine ausreichend hohe Diskriminie-
rung durch internationale Vergleichbar-
keit gewährleisten, erst nach Verfügbar-
keit der Sequenz des S. aureus-Chromo-
soms möglich sein. Die genomische Ty-
pisierung beruht auf SmaI-Makrore-
striktionsmustern, für die eine interna-
tionale Vergleichsstudie vorliegt [2]. Die
Muster der untersuchten Stämme wer-
den in einem Datenbanksystem gespei-
chert und mittels „similarity-Analyse”
[3] verglichen. Die similarity-Analyse
erlaubt die Identifizierung von Stäm-
men bzw. ihre Zuordnung zu bestimm-
ten klonalen Gruppen. Für die Bestäti-
gung der Zuordnung im Rahmen wei-
terführender Untersuchungen ist die
Analyse weiterer,voneinander unabhän-
giger genomischer Polymorphismen er-
forderlich; dazu dienen folgende PCR-
Wesentliche Aufgabe des nationalen
Referenzzentrums für Staphylokokken
ist das rechtzeitige Erkennen des Auftre-
tens und der Verbreitung von Staphylo-
kokken-Stämmen mit klinisch-epide-
miologisch wichtigen Pathogenitäts-
und Resistenzeigenschaften. In enger
Verbindung damit steht eine Referenz-
funktion für die mikrobiologische Dia-
gnostik. In den vergangenen zehn Jah-
ren erforderte die Resistenzentwicklung
bei Staphylococcus aureus im internatio-
nalen Maße besondere Aufmerksamkeit;
diese Problematik steht deshalb im Mit-
telpunkt des Berichtes.
Methodische Grundlagen
Die hier getroffenen Aussagen beruhen
auf der Bearbeitung von Stämmen, die
aufgrund eines lokalen epidemiologi-
schen Interesses und in Verbindung mit
einem Fragebogen eingesandt wurden,
der klinische und epidemiologische
Aspekte berücksichtigt. Das Nationale
Referenzzentrum für Staphylokokken
am Robert Koch-Institut erhält Einsen-
dungen aus 185 klinisch-mikrobiologi-
schen Laboratorien in Deutschland;
über die geographische Verteilung die-
ser Einsender informiert Abb. 1.
Die eingesandten Stämme werden
einer Typisierung unterzogen. Für eine
Voreinschätzung (Stammauswahl) dient
dabei nach wie vor die Lysotypie unter
Verwendung des Internationalen Basis-
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Zusammenfassung
Dieser Bericht bezieht sich auf das Auftreten
und die Ausbreitung von S. aureus-Stämmen
mit besonderer klinischer und epidemiologi-
scher Bedeutung. Die Ergebnisse der Typisie-
rung von MRSA unterschiedlicher klinischer
Herkünfte in Deutschland weisen auf eine
kontinuierliche Ausbreitung bestimmter Epi-
demiestämme zwischen Krankenhäusern
hin. Daneben wird der Transfer des mecA-
Gens in Stämme beoachtet, die zu bisher
diesbezüglich empfindlichen klonalen Grup-
pen von S. aureus gehören. Diese neu ent-
standenen MRSA sind noch empfindlich ge-
gen eine Reihe von Antibiotika; dies führt zu
weniger „breiten“ Resistenzphänotypen.
Weiterhin erwähnenswert im Hinblick auf
die Diagnostik toxinvermittelter S. aureus-In-
fektionen sind die klinischen Fälle des Toxic-
Schock-Syndroms verursacht durch S. aureus
secC, nicht aber tst.
Prof. Dr.Wolfgang Witte
Robert Koch-Institut, Bereich Wernigerode,
Burgstraße 37, D-38855 Wernigerode




auf Nähragar (siehe [9]).
Für den Nachweis von Resistenzde-
terminanten mittels PCR dienen die in
Tabelle 1 zusammengestellten Primer.
Die Gewinnung der Template-DNS wur-
de, auch im Hinblick auf Anwendung in
der klinisch-bakteriologischen Diagno-
stik, erheblich vereinfacht [C. Cuny, W.
Witte, Veröffentl. in Vorbereitung]. Zur
Bestätigung der Funktionsfähigkeit der
PCR bei S. aureus dienen Primer für S.
aureus-spezifische Sequenzen nach [10]:
I – 5’ AAT CTT TGT CGG TAC ACG ATA
TTC TTC ACG
II – 5’CGT AAT GAG ATT TCA GTA GAT
AAT ACA ACA ACA (Ta=55°C.)
Für den PCR-Nachweis von Toxin-Ge-
nen werden die Primer nach [11] ver-
wendet.
Methoden: r-RNA-Gen spacer [4], tar
916-shida [5], ERIC-2 [6].
Die Resistenzbestimmung erfolgt
für alle eingesandten Stämme durch Be-
stimmung von MHK mittels Mikro-
bouillonverdünnungstest, der in seiner
Durchführung NCCLS-Kriterien [7] ent-
spricht; für die Interpretation gelten die
Grenzkonzentrationen nach DIN 58940.
Für das weitreichende Erfassen des Oxa-
cillin-Resistenzphänotyps wird neben
der MHK ein Grenzkonzentrationstest
unter Verwendung von ~1–5×107 cfu als
Inokulum eingesetzt [8]. Zur eindeuti-
gen Abgrenzung von borderline oxacil-
linresistenten S. aureus (BORSA) hat die
Testbouillon folgende Zusammenset-
zung: 1 ml Isosensitest-Bouillon mit Zu-
satz von 2 % NaCl, 2 µg Oxacillin, 8 µg
Sulbactam [8]. Im Berichtszeitraum er-
folgte für alle bearbeiteten Stämme der
Test auf Vorliegen des GISA-Phänotyps
Ch.Braulke · D.Heuck · W.Witte
Actual results from the German national
reference center for staphyloccocus in
1998
Summary
This report focusses on the emergence and
spread of S. aureus with special clinical and
epidemiological significance. Results from
typing MRSA originating from different clini-
cal sources in all Germany reveal that there is
a continuing interhospital dissemination of
definite epidemic strains and also a spread
of the mecA gene to clonal groups of S. aure-
us which have been until now sensitive.The-
se newly emerging MRSA are still sensitive to
a number of other antibiotics.This results in
less broad resistance phenotypes of curre-
ntly disseminated MRSA.Worth mentioning
with regard to diagnostics are also three
clinical cases of staphylococcal toxic shock
syndrome caused by S. aureus possessing
secC and not tst.
Bundesgesundheitsbl -
Gesundheitsforsch - Gesundheitsschutz- 
1999 · 42: 499–506 © Springer-Verlag 1999
Abb. 1 m Geographische Verteilung klinisch-mikrobiologischer Laboratorien als Einsender an das
Nationale Referenzzentrum für Staphylokokken im Jahr 1998 
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Ergebnisse und
Schlußfolgerungen
Klonale Ausbreitung von 
Mehrfachresistenzen
In Deutschland und mehreren seiner
Nachbarstaaten sind seit einigen Jahren
sechs klonale Gruppen überregional
verbreiteter MRSA-Stämme bekannt,die
durch die Fragmentmuster ihrer geno-
mischen DNS und weitere genotypische
Merkmale charakterisiert sind [12]. Sie
wurden nach der geographischen Regi-
on ihres erstmaligen Nachweises be-
nannt (z.B. „süddeutscher“ Epidemie-
stamm). Inzwischen werden diese Epi-
demiestämme überregional im gesam-
ten Bundesgebiet verbreitet.
Abb. 2 zeigt die Verbreitung epide-
mischer MRSA im Jahr 1998. Im Ver-
gleich zu den Vorjahren erfolgte eine
weite überregionale Ausbreitung des
süddeutschen Epidemiestammes nach
Norden und nach Osten. Der „Berliner“
Epidemiestamm trat erstmals 1992/1993
in sechs Berliner Krankenhäusern auf.
Inzwischen ist er in der gesamten Nord-
hälfte Deutschlands verbreitet und tritt
vereinzelt auch im süddeutschen Raum
auf!
Horizontale Ausbreitung von mecA
Von besonderem Interesse ist die Frage,
ob das mecA-Gen inzwischen von sol-
chen S. aureus-Stämmen erworben wur-
de, die als natürliche Besiedler außer-
halb der Krankenhäuser verbreitet sind.
Das Dendrogramm der Ähnlichkeit 
von SmaI-Makrorestriktionsmustern in
Tabelle 1
Primer für den PCR-Nachweis von Resistenzgenen
Bezeichnung Sequenz Position Ta (°C) Amplimer-
Größe (bp)
ermA, I 5’-ACA TCA GTA CGG ATA TTG TCA 524–545 45 207
ermA, II 5’-ATC AAT ACA GAG TCT ACA T 731–712
ermB, I 5’-AGC CAT GCG TCT GAC ATC TAT 1061–1082 55 340
ermB, II 5’-TGC TCA TAA GTA ACG GTA CT 1401–1381
ermC, I 5’-AAT CGT CAA TTC CTG CAT 2068–2086 55 295
ermC, II 5’-ATC GTG GAA TAC GGG TT 2363–2345
mrsA/B, I 5’-TTG AAC AGC TTA ACA TGG 213–231 55 183
mrsA/B, II 5’-GTG ATT TGT AGG TTC ATC 396–378
aph2„-aac6’, I 5’-TAA TCC AAG AGC AAT AAG GGC 1118–1139 55 463
aph2„-aac6’,II 5’-TCT TCT TCT GAC ATA GTA GA 9581–1561
dfrA, I 5’-CTC ACG ATA AAC AAA GAG TCA 1899–1920 55 287
dfrA, II 5’-CAA TCA TTG CTT CGT TAT ACG 2186–2165
tetK, I 5’-CAA TAC CTA CGA TAT CTA 2869–2887 55 352
tetK, II 5’-TTG AGC TGT CTT GGT TCA 3221–3202
tetM, I 5’-GGT GAA CAT CAT AGA CAC GC 420–439 55 400
tetM, II 5’-CTT GTT CGA GTT CCA ATG C 802–820
grlA, I 5’-TTC AAG AGC GTG CAT TGC 2377–2395 55 289
grlA, II 5’-GCT TCA GTG TAA CGC ATT GC 3025–3005
gyrA, I 5’-AAG GAG GAA GAA TTC ATG GCT GAA –15–+9 45 493
gyrA, II 5’-AGA CTG ACG GCT CTC TTT CAT TAC 455–478
Abb. 2 c Überregionale Ausbreitung von mehrfach- und gegen Oxacillin-
resistenten S. aureus (MRSA) in Deutschland (Die aufgeführten Symbole
entsprechen charakteristischen Smal-Makrorestriktionsmustern wie bei
[12] beschrieben) σ Berliner Epidemiestamm; ● norddeutscher Epide-
miestamm; ❍ Hannoversche Epidemiestamm: * süddeutscher Epide-
miestamm; + andere MRSA
Neue aufgetretene MRSA: ⊕  Wriezener Epidemiestamm; ∇ Mindener 
Epidemiestamm
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Abb. 3 zeigt dies für vier verschiedene
klonale Gruppen von S. aureus. Abb. 4
belegt die Bestätigung durch die geno-
mische PCR-Typisierung.Von besonde-
rer Bedeutung ist der „Berliner“ MRSA-
Epidemiestamm. Er ging bekannterma-
ßen aus der klonalen Gruppe von 
S. aureus mit Lysisbild 95 hervor. Der Er-
werb von mecA und die Mutation zur
Chinolonresistenz (grlA) waren offenbar
hinreichende Voraussetzungen für die
Ausbreitung im Hospitalmilieu.
Mehrere Subklone des „Berliner“
Epidemiestammes entwickelten eine
Mehrfachresistenz: durch Erwerb von
ermC (auf 3,1 kb-Plasmid) durch Erwerb
von tetM (Tn916) sowie von aac6’-aph2„
(auf konjugativem 38 kb-Plasmid zu-
sammen mit dfrA).
Die Möglichkeit der Ausbreitung
„neu“ entstandener MRSA außerhalb
der Krankenhäuser wird am Beispiel ei-
nes MRSA-Klons deutlich, bei dem ein
Stamm aus der klonalen Gruppe der To-
xic-Schock-Syndrom-Toxin-bildenden
Monate einzelne Infektionen in verschie-
denen Klinikbereichen). Dieses Beispiel
illustriert eindrucksvoll die Evolution
und spätere Ausbreitung eines epide-
misch virulenten S. aureus-Stammes.
Die wechselnden 
Resistenzphänotypen von MRSA
In den vergangenen vier Jahren ist eine
Abnahme der breiten Mehrfachresistenz
bei MRSA zu beobachten. Dies betrifft
insbesondere die Gentamicinresistenz
sowie auch Resistenzen gegen Erythro-
mycin und Clindamycin.Resistenz gegen
Mupirocin sowie gegen Quinupri-
stin/Dalfopristin sind noch sehr selten,
es gibt keine Resistenz gegen Glykopep-
tidantibiotika (Tabelle 2). Ursache dafür
ist u.a. die weitere Verbreitung des süd-
deutschen Epidemiestammes (Resistenz-
phänotyp zumeist „nur“ PEN,OXA,ERY,
CLI, CIP), des Berliner Epidemiestam-
mes sowie des „neuen“ Epidemiestam-
mes der klonalen Gruppe II (s.o.).
S. aureus das mecA-Gen erwarb (Resi-
stenzphänotyp: Benzylpenicillin-Oxacil-
lin-resistent; entspricht Gruppe I in Abb.
3, 4). Dieser Stamm wurde im Klinikum
M.in Niedersachsen im Zusammenhang
mit vier Infektionen in verschiedenen
klinischen Bereichen isoliert. Bei einer
Krankenschwester mit nasaler Besied-
lung kam es zu einer weiteren Ausbrei-
tung im familiären Bereich auf den Sohn
und dessen Lebensgefährtin (Einzelhei-
ten bei [13]).
Ein MRSA (Resistenzphänotyp:
PEN, OXA, GEN, ERY, CLI; Genotyp: bla,
mec-A, ermC, grlA), der zur klonalen
Gruppe II gehört, trat erstmals 1997 in ei-
nem Krankenhaus nördlich von Berlin
auf, später in zwei weiter östlich gelege-
nen Krankenhäusern in Brandenburg
(Ausbrüche), in einem Potsdamer und
einem Berliner Krankenhaus, in zwei
niedersächsischen Krankenhäusern (ein
Ausbruch), in einer hessischen Spezial-
klinik (Ausbruch) sowie in einem bayeri-
schen Universitätsklinikum (über sechs
Abb. 3 c Ähnlichkeitsanalyse von SmaI-
Macrorestriktionsmustern für MRSA in 
Beziehung zu den häufigsten klonalen
Gruppen innerhalb der Spezies S. aureus;
zu den Symbolen für epidemische MRSA
siehe Abb. 2
x MRSA, die von den epidemischen
Stämmen verschieden sind
+ Referenzstämme für folgende 
klonale Gruppen
I S. aureus mit Fähigkeit zur 
Bildung von TSST-1 (Lysisbild 29)
II S. aureus, die in der Lysotypie mit 
Gruppe-II-Phagen reagieren
III S. aureus, die in der Lysotypie mit 
Gruppe-III-Phagen reagieren; multi-
resistente Hospitalstämem
IV S. aureus, die in der Lysotypie mit 
den Phagen 94,96 reagieren
V S. aureus, die in der Lysotypie mit 
dem Phagen 95 reagieren
Heterogenität
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In Tabelle 3 sind die am häufigsten
aufgetretenen Multiresistenzphänoty-
pen und ihre Herkunft nach den von
MRSA-Infektionen betroffenen klini-
schen Disziplinen aufgeführt. Multiresi-
stenzphänotypen betreffen vor allem in-
tensivmedizinische Bereiche als Zentren
des antibiotischen Selektionsdruckes.
Im Hinblick auf therapeutische Alterna-
tiven liegt eine vergleichsweise günstige
Situation vor (Tabelle 1) mit der außer-
ordentlich geringen Häufigkeit der Re-
sistenz gegen Quinupristin/Dalfopristin
und zurückgegangenen Häufigkeiten
der Resistenzen gegen Rifampicin und
Trimethoprim/Sulfonamid (nur in Kom-
binationen für die Behandlung von In-
fektionen!).




Mit Hilfe des Screening-Tests wurden
2400 S. aureus-Stämme untersucht.
GISA mit heterogenem Resistenzphäno-
typ wurden 1998 nur in drei Kranken-
häusern der Großstadt D. am Nieder-
rhein (Ausbruch) sowie sporadisch in
einem Berliner Krankenhaus gefunden.
Es handelt sich dabei um MRSA der klo-
nalen Gruppe „norddeutscher“ Epide-
miestamm mit einheitlichem genomi-
schen Fingerprint. Diese Stämme zeigen
das für GISA typische erhöhte Niveau
der Glutamin nicht amidierten Zell-
wandpräkursoren (letzteres wurde
durch H.Labischinski,Wuppertal,unter-
sucht; ausführliche Daten bei [14]).
Klinisch-epidemiologische Aspekte
des Auftretens von MRSA
Am häufigsten wurden MRSA wieder
aus Wundinfektionen, Pneumonien und
Bakteriämien nachgewiesen (Tabelle 4).
Das unterstreicht ihre Bedeutung als no-
sokomiale Wundinfektionserreger bei
Septikämie und Infektionen der tiefen
Atemwege. Neben den Einsendungen
aus klinischen Bereichen mit den
Schwerpunktbereichen Chirurgie, In-
tensivmedizin und Innere Medizin nah-
men auch die MRSA-Nachweise aus Ma-
terialien aus dem ambulanten Bereich
Abb. 4 m PCR für Polymorphismen der genomischen DNS von MRSA, die zu klonalen
Gruppen von S. aureus gehören, in denen bisher keine Methicillinresistenz auftrat *
empfindliche Referenzstämme 1=r-RNA gene spacer, 2=tar916-shida, 3=ERIC II,
0=PCR für mecA
Tabelle 2
Häufigkeit der Resistenz gegen weitere Antibiotika bei MRSA
1994 (n=1238) 1997 (n=1970) 1998 (n=1693)
Ciprofloxacin 80,0% 94,0% 94,4%
Erythromycin 94,0% 67,0% 72,4%
Clindamycin 85,0% 46,0% 53,9%
Gentamicin 94,0% 55,0% 55,2%
Oxytetrazyklin 75,0% 26,0% 26,6%
Trimethoprim 68,0% 17,0% 19,7%
Rifampicin 23,0% 8,0% 9,6%
Mupirocin 0 0,4% 0,5%
Quinupristin/Dalfopristin 0 0 0,2%
Vancomycin 0 0 0
Teicoplanin 0 0 0
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In diesem Zusammenhang ist eine
Untersuchung in einem Alten- und Pfle-
geheim im Osten des Landes Branden-
burg von Interesse [15]. Anlaß war die
Feststellung eines MRSA bei der mikro-
biologischen Untersuchung der erneut
aufgeflammten chronischen Otitis einer
Heimbewohnerin.Vom zuständigen Ge-
sundheitsamt wurden Umgebungsun-
tersuchungen (Nasen- und Rachenab-
striche) bei neun Heimbewohnern, 39
Mitarbeitern des Heimes und zwei Mit-
arbeitern der Johanniter-Hilfe durchge-
führt. Im Ergebnis wurden drei Kontakt-
personen identifiziert, die ebenfalls mit
MRSA besiedelt waren (zwei Heimbe-
zu.Diese Einsendungen stammten meist
aus Haut- und Weichteilinfektionen.
Weitere Daten zum Auftreten 
und zur Verbreitung von MRSA
Überblick zur zeitlichen Dauer von
Ausbrüchen mit MRSA in deutschen
Krankenhäusern
Wie Tabelle 5 belegt, gibt es in einigen
deutschen Krankenhäusern ein lang an-
dauerndes epidemisches Auftreten von
MRSA-Epidemiestämmen. In anderen
Fällen treten MRSA kurzzeitig, z.T. in
zwei bis drei Epidemiestämmen zu-
gleich auf. Ein einmaliges Auftreten von
MRSA-Ausbrüchen belegt die erfolgrei-
che Anwendung geeigneter antiepidemi-
scher Maßnahmen.
Alten- und Pflegeheime 
als mögliche Reservoire für MRSA
Es wird seit längerem vermutet, daß
Pflegeheime eine Bedeutung als Reser-
voir für MRSA besitzen, allerdings gibt
es bisher nur wenige Daten zur Epide-
miologie von MRSA in diesen Heimen.
Für Deutschland kann die MRSA-Situa-
tion in Alten- und Pflegeheimen gegen-
wärtig nicht eingeschätzt werden.
Tabelle 3
Am häufigsten aufgetretene Resistenzphänotypen von MRSA und ihre Herkunft nach Auftreten in den verschiedenen 
klinischen Disziplinen
Resistenzphänotypen Chirurgie Innere Intensivmed. Neurochirurgie Urologie Summe
Bereiche
PEN, OXA, CIP 69 45 41 23 10 188
PEN, OXA, ERY, CLI, CIP 40 37 20 97
PEN, OXA, GEN, ERY, CIP 11 11 22
PEN, OXA, ERY, CIP 13 13
PEN, OXA, GEN, ERY, CLI, CIP 32 13 43 88
PEN, OXA, GEN, ERY, CLI, CIP 25 13 49 87
PEN, OXA, GEN, ERY, CLI, CMP, CIP 16 16
PEN, OXA, GEN, ERY, CLI, OTE, CIP, SXT 13 14 36
PEN, OXA, GEN, ERY, CLI, OTE, CIP, SXT, RAM 15 15
PEN, OXA, GEN, ERY, OTE, CIP, SXT 16 16
PEN, OXA, GEN, ERY, OTE, CMP, CIP, SXT 11 11
Summe 188 165 194 23 10 580/589
CIP=Ciprofloxacin, CLI=Clindamycin, ERY=Erythromycin, GEN=Gentamicin, OTE=Oxytetrazyklin, RAM=Rifampicin, SXT=Sulfamethoxazol/Trimethroprim,
CMP=Chloramphenikol
Tabelle 4
Auftreten von MRSA in verschiedenen klinischen Bereichen und bei verschiedenen Infektionen
Art der Infektion betroffener klinischer Bereich
ambulante Chirurgie Neurochirurgie Dermatologie Dialyse Innere Intensiv- andere Summe
Versorgung Medizin Medizin Bereiche
Bakteriämie, Sepsis 1 14 4 1 22 31 7 80
Pneumonie 2 13 7 46 61 13 142
Wundinfektion 21 183 7 21 62 – 135 429
Harnwegsinfektion 2 6 8 10 1 23 50
andere Infektionen 20 49 3 13 6 32 121 10 254
Besiedlung 12 69 13 6 4 34 65 42 245
Summe 58 334 42 40 11 206 279 230 1200
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wohner, eine Mitarbeiterin). Die Typi-
sierung des aufgetretenen MRSA ergab
eine Zugehörigkeit zur klonalen Grup-
pe „Berliner“ Epidemiestamm. Dieser
überregional verbreitete Klon wurde
erstmals Ende 1992 in sechs Berliner
Krankenhäusern festgestellt. Er ging aus
gebnis bestätigt diese Fähigkeit auch für
den daraus entstandenen MRSA.
Das Auftreten eines derartigen epi-
demisch-virulenten Stammes innerhalb
einer Population älterer Menschen mit
eingeschränkter Abwehrkraft stellt
zweifellos eine Gefahr dar. Bei den Be-
S. aureus der klonalen Gruppe „Lysisbild
95“ hervor, die bisher gegen Methicillin
empfindlich war und im Unterschied zu
den klassischen MRSA auch eine Fähig-
keit zur Besiedlung von Personen und
zur Ausbreitung außerhalb von Kran-
kenhäusern besitzt. Das vorliegende Er-
Tabelle 5
Beispiele für die zeitliche Dauer von MRSA-Ausbrüchen in deutschen Krankenhäusern, 1996–1998
Krankenhaus Zeitlicher Nachweis von MRSA-Infektionen
4/96 1/97 2/97 3/97 4/97 1/98 2/98 3/98 4/98








Ab σ ● +
Cb σ
Nb ❍ σ
Ub σ σ σ σ σ σ σ
Wb σ
Be σ
Ba σ σ σ σ σ σ
Co σ σ σ σ






Ka ❍ + *
Ge ❍
Sw + * σ
Gt + * * σ
Ol σ
Os σ ❍ ❍
Kn *
Dü ●
Ld ❍ ❍ ●
Md σ σ σ ∇ σ σ σ
Oh * * * + * ❍ * * ❍ * *
Sg * ❍
Wp ❍ + * * * * * *
Hd ❍ ❍
Ha *
Mg + ● ❍
Ne ❍
Bb σ * *
An *
Zuordnung zu überregional verbreiteten klonalen Gruppen von MRSA aufgrund der genomischen Typisierung
σ Berliner Epidemiestamm; ● norddeutscher Epidemiestamm; ❍ Hannoverscher Epidemiestamm; * süddeutscher Epidemiestamm; + andere neu aufgetretene
MRSA: ⊕ Barnim Epidemiestamm; ∇ Weser Epidemiestamm
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troffenen wurde daher umgehend eine
Sanierung eingeleitet (es wurde Mupiro-
cin eingesetzt).Der Fallbericht zeigt,daß
durch das Problembewußtsein des für
das Heim zuständigen Arztes und die
gute Zusammenarbeit zwischen mikro-
biologisch-diagnostischem Laboratori-
um und dem zuständigen Gesundheits-
amt die weitere Ausbreitung des MRSA
in diesem Heim verhindert werden
konnte. Eine weitere Studie in einer
Reha-Klinik hat Langzeitpatienten als
mögliche Streuquelle für MRSA identifi-
ziert; Isolate der klonalen Gruppe „süd-
deutscher“ Epidemiestamm wurden bei
acht Patienten mit Liegedauer von zwei
bis fünf Monaten nachgewiesen.
Bemerkenswerte toxinvermittelte
S. aureus-Infektionen
Bei von Einsendern gewünschten Unter-
suchungen erfolgte die Bestätigung für:
◗ Fähigkeit von S. aureus zur Bildung
exfoliativer Toxine und Scalded Skin
Syndrom (SSSS) (sechs Patienten) so-
wie Impetigo (drei Patienten),
◗ Fähigkeit zur Bildung von Toxic
Schock Syndrom Toxin-1 und von va-
ginaler Besiedlung ausgehendes To-
xic-Schock-Syndrom (fünf Patienten).
In drei Fällen erfolgten Einsendungen
von Stämmen aus Infektionen mit der
Symptomatik des Toxic Schock Syn-
droms. Bei diesen Stämmen wurden das
Gen sec und die Bildungsfähigkeit für
Enterotoxin C nachgewiesen; nicht aber
tst (Toxic Schock Syndrom Toxin)! Die-
se Befunde haben Bedeutung für die
ätiologische Abklärung des staphyloge-
nen Toxic Schock Syndroms, die sich
nicht nur auf den Nachweis von tst und
der Bildungsfähigkeit von TSST-1 be-
schränken sollte. Erwähnenswert ist ei-
6. van Belkum A, Bax R, Prevost G (1994) 
Comparison of four genotyping assays 
for epidemiological study of methicillin-
resistant Staphylococcus aureus.
Eur J Clin Microbiol Infect Dis 13: 420–424
7. National Committee for Clinical Laboratory
Standards. Performance standards for anti-
microbial susceptibility testing. NCCLS docu-
ment M100-S6/M7-A3. Methods for dilution
antimicrobial susceptibility tests for bacteria
that grow aerobically, 3rd edn. Approved 
standard, 1995
8. Cuny C,Witte W (1998) Methicillin resistant
Staphylococcus aureus – diagnostic 
aspects. Biotest Bulletin 6: 51–58
9. Robert Koch-Institut (1998) Erstes Auftreten
von MRSA mit verminderter Glykopeptid-
resistenz in Deutschland nachgewiesen.
Epidemiol Bull 17/98, 123
10. Martineau F, Picard FJ, Roy PH, Oulette M,
Bergeron MG (1998) Species specific and
ubiquitous DNA based assays for rapid
identification of Staphylococcus aureus.
J Clin Microbiol 36: 618–623
11. Johnson WM,Tyler SD, Ewan EP, Ashton TE,
Pollard DR, Rozee KR (1991) Detection of 
genes for enterotoxins, exfoliative toxins,
and toxic shock syndrome toxin 1 in Sta-
phylococcus aureus by the polymerase
chain reaction. J Clin Microbiol 29: 426–430
12. Witte W, Kresken M, Braulke C, Cuny C (1997)
Increasing incidence and widespread 
dissemination of methicillin resistant Sta-
phylococcus aureus (MRSA) in hospitals in
central Europe, with special reference to
German hospitals. Clin Microbiol Infect 
3: 414–422
13. Windmeier C, Braulke C, Heuck D,Witte W
(1999) Methicillin-resistant Staphylococ-
cus aureus exhibiting genomic finger-
prints in a nurse’s family. Eur J Clin Microbiol
Infect Dis 18: 2 (in press)
14. Geisel R, Schmitz FJ,Thomas L, Berns G, Zetsche
O, Ulrich B, Fluit AC, Labischinski H,Witte W 
(in press) Emergence of hetero-vancomy-
cin-intermediate resistant Staphylococcus 
aureus isolates within the Düsseldorf
area. J Antimicrob Chemother (in press)
15. Robert Koch-Institut (1998) Zum Auftreten
von MRSA in einem Alten- und Pflege-
heim. Epidemiol Bull 33/98, 236
ne Hospitalinfektion mit SSSS-Sympto-
matik bei einem 60jährigen Patienten
(S. aureus der klonalen Gruppe II, eta-
positiv) mit letalem Ausgang.
Lebensmittelvergiftung durch S. aureus
Bei 30 im Raum Göttingen-Duderstadt
lebenden Patienten kam es zu einer Le-
bensmittelintoxikation nach Genuß von
Rohmilch-Käse. Bereits die vergleichs-
weise kurze Inkubationszeit (3 bis 5 h)
und die Keimzahl für S. aureus von 106/g
waren erste Indikatoren für S. aureus-In-
toxikation. Der isolierte Stamm bildet
Enterotoxin A und besitzt das sea-Gen.
S. aureus mit dem gleichen Reaktions-
muster (Lysisbild, SmaI-Makrorestrikti-
onsmuster, Resistenzphänotyp) wurde
auch aus Rohmilch sowie aus Gemelk-
proben des Milchviehbestandes nachge-
wiesen.
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